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ウイルスゲノムの解析 
Viral genome analysis 
 









φRP12および φRP31に関しては、RNAポリメラーゼ（RNAP）の βおよび β’サブユニッ
ト遺伝子の系統発生解析を行い、祖先ウイルスにおいて起こった遺伝子重複の結果として、





Medusavirus に関しては、核細胞質性大型 DNA ウイルス（Nucleocytoplasmic Large DNA 





[1] Matsui, T., Yoshikawa, G., Mihara, T., Chatchawankanphanich, O., Kawasaki, T., Nakano, 
M., Fujie, M., Ogata, H., and Yamada T., Replications of two closely related groups of 
jumbo phages show different level of dependence on host-encoded RNA polymerase. Front. 
Microbiol., 8, 1010 (2017). 
[2] Yoshikawa, G., Askora, A., Blanc-Mathieu, R., Kawasaki, T., Li, Y., Nakano, M., Ogata, H., 
and Yamada T., Xanthomonas citri jumbo phage XacN1 exhibits a wide host range and 
high complement of tRNA genes. Sci. Rep. (accepted). 
 
発表論文（謝辞なし） 
なし。 
- 23 -
